**Les gastro-entérites aiguës (GEA), qui constituent un des premiers motifs de consultation pédiatrique, ont des étiologies infectieuses variées mais ce sont principalement les virus qui en sont les agents responsables. Chaque année, il est notifié dans le monde 1,4 milliards d'épisodes diarrhéiques et 2,2 millions de décès constatés essentiellement dans les pays en voie de développement. Les Rotavirus restent aujourd'hui les virus les plus fréquemment responsables que ce soient dans les pays développés ou en voie de développement mais une émergence de nouveaux virus est actuellement constatée** ***(*** [figure 1](#fig0005){ref-type="fig"} ***)*** **.** Figure 1Etiologies des gastro-entérites aiguës

Définition et déterminants d'émergence {#sec0005}
======================================

L'émergence correspond à l'apparition, plus ou moins brutale, d'un nouveau virus pathogène pour l'homme.

La réémergence virale concerne des virus connus ayant plus ou moins disparus et qui réapparaissent de façon épidémique. Les virus émergents ou réémergents peuvent donc être de nouveaux pathogènes (évolution d'un virus existant et adaptation à l'homme) ou de nouveaux variants génétiques de virus bien caractérisés.

Norovirus {#sec0010}
=========

Le genre Norovirus qui appartient à la famille des *Caliciviridae* comprend 6 groupes dont 2 sont retrouvés chez l'homme, les génogroupes GGI (9 génotypes) et GGII (17 génotypes).

Tous âges confondus, les Norovirus GGI/GGII sont responsables de la majorité des GEA virales (85 % des cas et 267 millions de cas/an).

Les infections à Norovirus sont sporadiques et transmises essentiellement de personne à personne (88 % des cas), le génotype GII-4 étant incriminé dans 80 à 90 % des cas. Une dérive génétique et antigénique existe chez le Norovirus GII-4 et de nouveaux variants pandémiques apparaissent tous les 2-3 ans, le variant Sydney ayant circulé en 2012 présentant 2 nouveaux épitopes plus une polymérase du variant 2007 (Osaka). Cette dérive génétique et antigénique correspond à une accumulation de mutations combinée à la sélection de variants.

Une circulation de Norovirus recombinants existe avec soit des recombinants épidémiques (recombinaisons intra-génogroupes associant un ORF1 de souche non classée et un ORF2/3 de souche classée), soit des recombinants sporadiques (recombinaisons inter génotypiques) et chaque partie du monde à une circulation locale responsable de bouffées épidémiques.

Nouveaux Sapovirus {#sec0015}
==================

L'épidémiologie des Sapovirus est à ce jour encore incomplète et l'incidence des GEA dues à ces virus est estimée à 2 à 10 % selon les études (GEA de l'enfant et des personnes âgées en EHPAD).

Une évolution génétique comparable à celle des Norovirus non GII-4 est observée, ces virus présentant une grande diversité génétique ainsi qu'une circulation de virus recombinants. Il n'a pas été mis en évidence de fixation aux antigènes de groupes sanguins (HBGA) pour ces virus.

Rotavirus {#sec0020}
=========

Les Rotavirus sont des virus à ARN double brin présentant une grande diversité antigénique. Il existe des souches humaines et animales, avec une grande fragilité de barrière d'espèce.

Les Rotavirus A sont les plus importants et responsables de 30 à 65 % des GEA virales chez l'enfant de moins de 5 ans avec une expression clinique des diarrhées plus marquée et un taux de mortalité plus élevé que pour les GEA dues aux autres virus. Différentes études ont montré que les antigènes A, B, H (présents à la surface des cellules épithéliales de l'intestin pour 80 % de la population) et l'antigène Lewis (présent pour 90-95 % de la population) étaient des facteurs d'attachement pour les Rotavirus et les Norovirus et il semblerait qu'il existe une forte corrélation entre l'infection à Rotavirus et la présence de l'antigène Lewis.

Quatre génotypes circulent essentiellement (G1P\[8\], G2P\[4\], G3P\[8\], G4P\[8\]) constituant plus de 97 % des souches humaines mais une émergence ou une réémergence de souches sont observées dues à une dérive intra génomique (émergence de variants), un glissement antigénique (mutants échappant au système immunitaire, l'induction étant possible par la vaccination), une réémergence cyclique de souches mutées au niveau de l'antigène majeur VP7 et de l'émergence de souches animales (adaptation progressive) avec des réassortiments entre souches humaines et animales *(* [encadré 1](#tb0005){ref-type="boxed-text"} *)*.Encadré 1Mécanismes générateurs de diversité des virus à ARN (virus segmentés).

Différents génotypes de Rotavirus sont actuellement candidats à l'émergence et particulièrement le génotype G12, dont la transmission est d'origine environnementale. Il est présent sur tous les continents et serait à l'origine de 3 à 4 % des GEA.

Nouveaux Astrovirus {#sec0025}
===================

Les Astrovirus virus humains classiques (HAstV) comprennent 8 génotypes responsables de moins de 5 % des GEA chez l'homme.

Deux nouvelles clades d'Astrovirus (AstV-MLB et AstV-VA) émergent actuellement (recombinaisons inter génotypiques de souches d'origine animale). Ces nouvelles clades seraient responsables de 25 % des épidémies à Astrovirus.

Autres nouveaux virus {#sec0030}
=====================

**Les virus Aïchi** sont des *Picornaviridae* du genre Kobuvirus responsables de GEA liées à la consommation de coquillages (\< 5 % des cas de GEA). Trois génotypes sont décrits (A/B/C) dont la répartition est mondiale.

**Les Cosavirus** (Common stool virus découvert en Asie en 2005) sont des *Picornaviridae* du genre Cosavirus (proche du genre Cardiovirus) dont l'entrée à la nomenclature s'est faite en février 2013.

Le genre Cosavirus comprend 6 espèces notées HCoV A à F avec plus de 30 génotypes/sérotypes et de nombreux recombinants. Ces virus ont été détectés dans les eaux usées aux USA et à Paris et ils seraient responsables de GEA.

**Les Salivirus** (stool Aïchi like virus découvert en 2009) sont des *Picornaviridae* du genre Salivirus, proche du genre Kobuvirus, dont l'entrée à la nomenclature s'est faite en février 2013. Peu de connaissances sont actuellement disponibles (espèce ? génotypes ? sérotypes ?) sur ces virus détectés dans les eaux usées et qui seraient retrouvés dans 4 à 9 % des selles diarrhéiques.

**Les Parechovirus** sont des *Picornaviridae*. Le genre comprend 16 génotypes dont 8 d'entre eux décrits dans les GEA (essentiellement HPeV-1 puis HPeV-3). L'épidémiologie de ces nouveaux virus est similaire à celle des Entérovirus avec des pics d'infection de l'été au début de l'hiver. Les GEA à Parechovirus seraient fréquentes chez les enfants de moins de 2 ans (16,3 % aux Pays-Bas, 14,6 % en Thaïlande) et les cas de portage asymptomatique sont nombreux. Comme pour les Entérovirus, les atteintes respiratoires et méningées sont souvent associées à la diarrhée au cours des GEA à Parechovirus.

**Les Coronavirus** peuvent être en relation avec les GEA (souches NL63, OC43, 229E) mais le plus fréquemment en association à d'autres virus entériques (Norovirus et Rotavirus).

Conclusion {#sec0035}
==========

Si les Norovirus et les Rotavirus sont toujours les virus les plus fréquemment responsables de GEA, de nombreux autres virus émergent aujourd'hui et notamment des génotypes émergents au sein de ces deux genres.

Les techniques de biologie moléculaire sont des outils clés qui ont permis d'importants progrès dans la connaissance et la détection des nouveaux virus de GEA.
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